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研究成果の概要（英文）：To infer a robust phylogenetic tree of the group Fornicata, which 
comprises exclusively of amitochondriate flagellates, we sequenced several phylogenetic 
marker genes from free-living Fornicata organisms, and underwent multi-gene phylogeny. 
The tree finally obtained robustly reconstructed the relationships among subgroups of 
Fornicata. The tree could be a backbone for evolutionary comparison analyses of the 
mitochondrion-related organelles in Fornicata. 
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 先行研究によって CLOs に形態的に類似し
ていることが明らかとなった、Dysnectes 
brevis, Kipferlia bialata (NY0166 株およ
























た。また CL1～CL6 は SSUrRNA の解析で判明
した CLOs のグループであるが、それらの相
互関係の一部についても明らかにできた。と




に分類されていた Chilomastix caulleryi が、
さらにその外側に他の CLOs が位置づけられ
るという点である。CLOs の中では Dysnectes 
































れぞれα-tubulin,とβ-tubulin は LG+Γ+F モデ
ル、 EF1α は LG+I+Γモデル、HSP90 は LG+I+
Γ+F モデル、SSUrRNA は GTR+I+Γモデルを使用
した. 各分岐に示す値はブートストラップ値.
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